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Abstract 
The aim of this report is to summarize the information concerning to different evaluations performed on 
the hybrid population Bh16 conformed by 27 genotypes, which were qualified as superior and selected 
from an initial cohort of 3050 hybrids. We present the results obtained from evaluations of i) resistance to 
biotic stress imposes by the spittlebug A. varia (Hemiptera: Cercopidae); ii) progeny test to corroborate 
previous results with molecular markers; and iii) an agronomic comparison against two commercial 
cultivars (cv Llanero and cv Tully). We discuss the results obtained in each evaluation and the proposal of 
the following stages to continue in the selection process of the best 10 Bh16 hybrids. 
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Resumen 
El objetivo del presente reporte es resumir la información concerniente a las diferentes evaluaciones 
realizadas sobre la población híbrida Bh16 conformada por 27 genotipos, los cuales fueron calificados como 
superiores y seleccionados de una cohorte inicial de 3050 híbridos. Se presentan los resultados obtenidos 
de evaluaciones de i) resistencia a estrés biótico causa por el salivazo de los pastos A. varia (Hemiptera: 
Cercopidae); ii) prueba de progenie para corroborar resultados previos obtenidos mediante marcadores 
moleculares; y iii) una comparación agronómica contra dos cultivares comerciales (c.v. Llanero y c.v. Tully. 
Se discuten los resultados obtenidos en cada evaluación y se establecen las siguientes etapas para continuar 
en el proceso de selección de los mejores 10 híbridos Bh16.   
Palabras clave: Brachiaria, Mejoramiento Genético, Selección Recurrente Basado En Habilidad 
Combinatoria Especifica. 
Introducción 
Urochloa humidicola es una importante especie para la producción de ganado en el trópico americano 
(Vigna et al. 2020).  Esta especie exhibe importantes características agronómicas como alta producción de 
materia seca, tolerancia al complejo salivazo (Hemiptera: Cercopidae), tolerancia a suelos ácidos con alta 
saturación de aluminio y tolerancia al encharcamiento. En la actualidad existen solo tres cultivares de U. 
humidicola: Tully (CPI 16707, CIAT 679, BRA 001627), Llanero (CIAT 6133, CPI 118939, BRA 001449, 
ILCA 12470, CPAC 3139, CNPGC 0769/86, RWS 436) y Tupi (CIAT 26149, B-084-1, BRA 005118, 
ILCA 14783) los cuales son sembrados en extensas zonas del trópico húmedo (Cook, 2020). Este 
monocultivo extendido es altamente vulnerable a la aparición de nuevas plagas y enfermedades. Por ello se 
hace necesaria la búsqueda de nuevas alternativas forrajeras ya sea por medio de la selección de genotipos 
existentes en bancos de germoplasma o mediante el mejoramiento genético.  
Con el objetivo de incrementar las ofertas forrajeras en el trópico húmedo, el programa de forrajes tropicales 
de la alianza Bioversity-CIAT implementa en el año 2006 el programa de mejoramiento genético de U. 
humidicola. Este programa busca un concepto de producto centrado en incorporar en un único genotipo los 
buenos atributos de tolerancia al complejo salivazo, tolerancia al encharcamiento y producción de biomasa 
actualmente disponibles en las variedades comerciales, agregando valor a través de características 
adicionales como el incremento del valor nutricional y mitigación del cambio climático mediante la 
inhibición biológica de la nitrificación.  
El programa de mejoramiento de U. humidicola sigue un esquema de selección recurrente basada habilidad 
combinatoria especifica (RS-SCA; recurrent selection for specific combining ability). El esquema RS-SCA 
en Urochloa comprende tres pasos (i) la población de plantas de reproducción sexual es cruzada con un 
solo genotipo apomíctico (probador), (ii) los parentales sexuales superiores son seleccionados bajo la base 
del rendimiento de la progenie y (iii) los parentales sexuales son recombinados para formar la base del 
siguiente ciclo (Worthington and Miles, 2015). 
En 2016 se obtuvo la población hibrida Bh16 compuesta por 3050 genotipos y proveniente del cruzamiento 
genético entre la población BhSx14 y el genotipo apomíctico CIAT/16888 (tester). Este cruzamiento 
corresponde al primer paso del tercer ciclo del esquema RS-SCA. La población hibrida fue sometida a un 
proceso de selección en tándem. Primero, en 2016, se seleccionaron lo genotipos apomícticos mediante el 
marcador molecular p779/p780 el cual permite identificar secuencias del gen ASGR–BBML presente en 
genotipos apomícticos de varias especies en la familia Paniceae (Worthington et al. 2016). Producto de la 
evaluación del modo de reproducción se seleccionaron 1840 genotipos que mostraron ser de naturaleza 
apomíctica. Esta selección fue evaluada durante 2017 en dos localidades (Cabuyaro y Palmira) con el 
objetivo de identificar los de mejor adaptación a suelos pobremente drenados y con alta saturación de 
aluminio. Finalmente se seleccionaron 27 genotipos calificados como promisorios, con los cuales se 
realizaron las siguientes evaluaciones: i) medición de tolerancia al salivazo Aeneolamia varia (Fabricius); 
ii) prueba de progenie con el fin de corroborar su modo de reproducción; y iii) comparación agronómica 
contra tres cultivares (Tupi, Tullí y Llanero). 
El presente informe reúne los resultados obtenidos en las evaluaciones realizadas sobre los 27 genotipos 
seleccionados como promisorios de la población Bh16 de U. humidicola.  
Tolerancia a A. varia.  
Objetivo: Caracterizar el nivel de tolerancia al salivazo A. varia en estado de ninfa.  
Métodos: Se utilizó la metodología descrita por Parsa et al. 2011. Para la evaluación del daño sobre las 
plantas se utilizó el análisis de imágenes digitales con el software ImageJ (Hernández et al. 2020). 
Variables estimadas: Porcentaje de área amarilla y verdor. El porcentaje de área amarilla fue convertido a 
tasa relativa de desarrollo.  
Resultados: 
Al comparar la tasa relativa de desarrollo y el verdor (Fig. 1) podemos concluir que: i) como resultado de 
la herbivoria de A. varia, la tasa relativa de crecimiento y el verdor decrecen; ii) existe un gradiente de 
respuesta al ataque de A. varia entre los genotipos, sugiriendo que existe una resistencia del tipo horizontal 
en U. humidicola que induce la tolerancia a A. varia; y iii) 3) dos genotipos presentan mejor respuesta al 
estrés impuesto por A. varia (Bh16/4956 y Bh16/1763), excediendo la respuesta de los controles 
CIAT/6133 and CIAT/0679. En el genotipo Bh16/4956, el verdor y la tasa relativa de desarrollo son 
ligeramente más altos en el tratamiento infestado, lo que indica la capacidad de crecer bajo la presión de 
los insectos. Por tanto, el mecanismo de tolerancia se expresó en el aumento de la tasa de crecimiento. En 
contraste, el genotipo Bh16/1763, exhibe un segundo factor de tolerancia llamado fotosíntesis mejorada, 
este genotipo fue capaz de mantener su contenido de clorofila, sin embargo, no hubo un aumento en la tasa 
de crecimiento relativo. Aunque estos genotipos exhibieron tolerancia al ataque de las ninfas de A. varia, 
se desconoce su respuesta a otras especies de salivazo en la etapa de ninfa y adulta.  
 
 
Figura 1 Tasa de crecimiento relativo y verdor de 24 genotipos de Urochloa humidicola (población Bh16) 
evaluados contra Aeneolamia varia en estado de ninfa. Los círculos y triángulos representan plantas 
infestadas y no infestadas respectivamente. Las figuras sin relleno representan los controles [Tolerante: 
CIAT / 00679 (T2, cv. Tully), CIAT / 06133 (T3, cv. Llanero) y susceptibles: CIAT / 16888 (T4), CIAT / 
26146 (T5), CIAT / 26375 (T6)), BH13 / 02768 (T1)]. La línea punteada representa el promedio de la tasa 
relativa de crecimiento (línea vertical) y el verdor (línea horizontal) obtenido con los datos de plantas 
infestadas. 
Prueba de progenie 
Objetivo: corroborar en condiciones de campo el resultado obtenido mediante marcadores moleculares 
respecto al modo de reproducción de los 27 genotipos Bh16.  
Métodos: Semilla cosechada de los 27 genotipos Bh16 fue sembrada en arena. Treinta días después se 
llevaron a campo, la unidad experimental consistió en una parcela conformada por cuatro plantas 
provenientes de semilla del mismo genotipo.  
Variables estimadas: Se evaluó el modo de reproducción de los 27 genotipos Bh16 mediante la siguiente 
evaluación visual: si existen diferencias morfológicas entre las 4 plantas, el genotipo se considera de 
naturaleza sexual, por el contrario, si las 4 plantas no exhiben diferencias morfológicas el genotipo se 
considera como apomíctico.  
Resultados:  
Se encontraron que dos de los 27 genotipos evaluados son de naturaleza sexual. La cohorte de híbridos 



























Comparación contra dos cultivares comerciales 
Objetivo: Comparar el comportamiento agronómico de 27 híbridos Bh16 con los híbridos comerciales Tully 
y Llanero.  
Métodos: El experimento fue conducido en un diseño alpha-lattice (Patterson and Williams 1976). La 
aleatorización de los 27 genotipos más 5 controles (CIAT/16886, CIAT/16888, CIAT/26160, CIAT/6133 
y CIAT/679) fue realizada con la función design.alpha del paquete agricolae (R software v 4.0.3.). El diseño 
fue de 8×4, es decir, 8 bloques cada uno de 4 genotipos sembrados en dos repeticiones. Cada genotipo fue 
sembrado con cuatro plantas por unidad experimental. Las unidades experimentales se sembraron cada 1.5 
metros una de otras al igual que las filas (Figura 2).  
Variables estimadas: Se realizaron cuatro evaluaciones a 45 días de rebrote. Diferentes parámetros 
morfológicos y de calidad nutricional fueron evaluados. Los parámetros morfológicos incluyen: biomasa 
(PB; estimación visual en una escala de 1 a 9, 1 = baja biomasa), altura de planta (PH; cm), numero de 
inflorescencias (NI; 1 – 5; 1 = sin inflorescencias, 5 = 100% de floración), y relación hoja tallo (LSR; 
estimación visual en una escala de 1 a 5; 1 = más tallo que hoja).  
Las mediciones de los parámetros de calidad se determinaron en el laboratorio de nutrición animal y calidad 
de forrajes del CIAT mediante Espectroscopía de Reflectancia Infrarroja Cercana (Near Infrared 
Reflectance Spectroscopy), según ISO 12099: 2017. Las variables medidas fueron i) Proteína cruda la cual 
se midió usando un FOSS Kjeltec ™ 8100 (Foss Company, Hillerøed, Dinamarca) de acuerdo con las 
directrices de la Asociación de Químicos Analíticos Oficiales AOAC, Método 2001.11 (AOAC 
International, 2002). Las concentraciones de fibra detergente neutra y fibra detergente acida se miden 
secuencialmente, según las instrucciones de funcionamiento del analizador de fibra ANKOM 2000 (Ankom 
Technology, 2011) y según los métodos de Van Soest y Robertson (1991). El parámetro de digestibilidad 
según Tilley y Terry (1963). 
Análisis estadístico 
El análisis estadístico fue conducido en R (R Core Team, 2020). Mediante el paquete AsReml se estimaron 
BLUEs (best linear and unbiased estimators), BLUPs (best linear and unbiased predictors), parámetros de 
varianza y covarianza, correlaciones fenotípicas y genotípicas entre ambientes (fechas de evaluación) y 
entre parámetros evaluados, coeficiente de variación en porcentaje (CV), varianza genética, heredabilidad, 
y LSD (al 5% de significancia; least significant difference). Un gráfico de densidad fue construido para 
conocer la distribución de los datos utilizando el paquete ggplot2 (Wickham, 2011). Se presenta únicamente 
la distribución de los datos de las variables evaluadas (Figura 2) y las medias generales estimadas por 
genotipo (Tabla 1).  
Resultados 
En general, los datos de cada parámetro evaluado presentaron una distribución normal (Figura 2). Altura 
de la planta presento mayores valores en épocas de máxima precipitación (evaluación 2 y 5). El porcentaje 
de materia seca fue mayor en la evaluación 3 (época de mínima precipitación). Se observó que a mayor 
número de cortes el promedio general de fibras aumenta y simultáneamente decrece el promedio general 
de digestibilidad y proteína cruda.  
En la tabla 1 se presentan las medias estimadas generales. Para la variable altura solo un genotipo superó 
al mejor testigo (c.v. Llanero CIAT/6133) con un valor promedio de 51.70 cm (Bh16/1767). El mismo 
genotipo obtuvo valores similares en biomasa visual al mejor testigo (CIAT/16888; µ = 8.4) con un 
promedio de 8.31. En cuanto al porcentaje de digestibilidad in vitro de la materia seca, todos los genotipos 
igualaron o superaron al mejor testigo (CIAT/16886; µ = 64.9%), en esta variable el mejor genotipo fue 
Bh16/2567 (µ = 67.40%). En cuanto al porcentaje de fibras (fibra detergente acida y neutra), el mejor testigo 
corresponde al cultivar Tully (CIAT/679) superado por 12 genotipos (ver tabla 1, menores valores 
porcentuales indican mejor calidad nutricional). En producción de materia seca, todos los genotipos 
igualaron o superaron al mejor testigo (CIAT/16888; µ = 25.69%). Finalmente, la variable porcentaje de 
proteína del mejor testigo (Tully, CIAT/679; µ = 10.26%) fue igualada únicamente por el genotipo 







Figura 2 Distribución de los datos obtenidos de los diferentes parámetros evaluados en la población Bh16 












Tabla 1 Medias generales estimadas (BLUEs, best linear and unbiased estimators) de los parámetros 
evaluados sobre la población Bh16 (*porcentaje de digestibilidad in vitro de la materia seca,  porcentaje de 
fibra detergente acida (**FDA) y neutra (***FDN). El color de la celda representa el mejor valor (verde) 
















Bh16/0181 41,30 5,71 66,42 30,22 65,74 27,70 8,46 191,89 
Bh16/0503 20,60 3,20 64,70 28,28 63,28 28,57 9,81 95,54 
Bh16/0550 38,70 6,81 64,63 31,09 67,73 26,76 7,40 169,67 
Bh16/0562 40,70 5,50 64,34 32,55 67,72 28,23 8,39 195,99 
Bh16/0564 46,50 7,20 64,10 31,88 66,91 25,87 8,10 206,92 
Bh16/0692 33,70 3,50 65,76 29,52 65,51 28,33 8,61 137,91 
Bh16/0724 37,60 5,30 65,84 30,47 67,20 28,82 7,71 158,90 
Bh16/1351 43,50 7,49 66,19 32,12 67,03 26,81 8,37 233,73 
Bh16/1622 31,40 4,09 64,24 29,64 62,17 28,47 8,86 142,89 
Bh16/1756 46,50 5,70 67,30 28,28 65,98 28,97 7,95 201,17 
Bh16/1763 40,80 5,90 65,69 30,65 67,42 28,23 8,00 233,09 
Bh16/1767 51,70 8,31 64,57 30,87 64,90 25,44 9,07 244,21 
Bh16/1771 44,20 6,60 64,40 29,97 64,73 26,62 8,19 154,75 
Bh16/2185 38,70 6,49 67,27 29,16 68,34 27,40 7,77 282,29 
Bh16/2532 30,40 4,30 65,10 29,47 65,01 30,01 9,21 151,17 
Bh16/2542 43,70 7,60 66,24 30,25 66,53 29,75 7,36 186,70 
Bh16/2567 38,70 5,50 67,40 30,20 66,85 28,44 6,82 203,25 
Bh16/2941 32,00 5,79 65,12 29,55 64,90 28,46 8,35 138,12 
Bh16/3112 35,20 5,01 65,83 31,19 67,88 29,49 6,61 173,89 
Bh16/3249 34,20 4,80 67,07 30,25 66,19 28,95 7,91 144,85 
Bh16/3916 28,30 4,70 65,13 29,89 65,91 28,44 8,81 150,91 
Bh16/4059 41,10 6,29 64,26 31,31 66,89 27,50 8,28 165,00 
Bh16/4067 28,40 4,29 64,05 29,35 64,78 27,15 8,63 155,21 
Bh16/4243 43,30 4,20 66,16 30,70 66,76 26,23 8,16 234,81 
Bh16/4956 46,40 6,00 64,39 31,49 65,68 26,16 8,15 194,18 
Bh16/4970 46,20 5,82 66,30 31,18 69,41 29,08 6,63 184,65 
CIAT/16886 31,70 3,91 64,90 31,55 68,04 24,48 8,67 175,98 
CIAT/16888 49,20 8,40 63,67 32,67 67,63 25,69 7,50 243,87 
CIAT/6133 50,70 7,49 62,00 32,60 68,72 22,71 8,95 274,45 




• Someter los 25 genotipos Bh16 seleccionados a evaluaciones para otras características de interés, 
tales como encharcamiento, producción de semilla, interacción planta – animal y persistencia. 
• Construir un índice de selección que agrupe las diferentes características evaluadas con el fin de 
identificar los mejores 10 genotipos. 
• Con los 10 genotipos seleccionados realizas pruebas regionales para determinar la interacción 
genotipo por ambiente.  
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